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1. Introduction
Healthcare-Associated Infections (HAI) and the 
growing resistance of bacteria to antibiotics constitute 
currently the most important threats to modern medi-
cine and public health [25]. The report of the European 
Centre for Disease Prevention and Control (ECDC) 
for the years 2011–2012 revealed that the frequency 
of infections associated with healthcare in Europe is 
on average 6% (from 2.3% to 10.8%, depending on the 
country) [25].
One of the most important etiological factor of 
nosocomial infections is Staphylococcus epidermidis 
[35, 48]. It is the leading factor in blood infections and 
infections associated with the presence of biomateri-
als in the human body [35]. The risk of these infec-
tions occurs mainly in immunocompromised patients, 
in patients undergoing immunosuppressive therapy, in 
preterm infants, in HIV-infected patients (Human 
Immunodeficiency Virus), and in patients undergoing 
long-term hospitalisation and critically ill ones [29, 37].
S. epidermidis is a commensal microorganism, which 
is part of the microbiota of the human skin and mucous 
membranes [33]. For many decades, it was thought that 
infections caused by S. epidermidis have an endogenous 
source and result from contamination with bacteria 
found naturally on the skin. Hospital acquired infections 
are generally caused by strains of S. epidermidis which 
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occur and spread endemically in the hospital environ-
ment [13, 16, 41, 71, 86]. Hospital strains of S. epider­
midis produce a biofilm and show resistance to antibio-
tics [22, 23, 41, 90, 91]. The first reports of HAI caused 
by S. epidermidis appeared in the late 1950s and were 
related to endocarditis and sepsis [19]. Further studies 
showed a systematic increase in the importance of S. epi­
dermidis as an etiological agent of nosocomial infections 
[74, 81, 86, 90]. Currently, the spread of specific noso-
comial genotypes of S. epidermidis is being observed in 
hospitals around the world [22, 56, 71, 90, 91].
The strains of commensal S. epidermidis, which are 
found on the human skin are often responsible for con-
tamination of blood samples collected from patients. 
The majority (67%) of positive blood cultures results 
for which S. epidermidis is responsible, results from the 
contamination of blood samples and is not the result of 
blood infections caused by it [3]. Distinguishing quickly 
between contamination of blood samples and blood 
infection caused by S. epidermidis is still a  consider-
able problem for clinicians and laboratory diagnostics 
[87]. There is ongoing search for genetic markers and 
methods which would enable this and allow for making 
the right decision about how to deal with the patient 
[82]. Erroneous diagnosis and inclusion of antibiotics 
puts a huge and unnecessary burden on the patient’s 
organism. In addition, it significantly increases the 
costs associated with patient treatment and contributes 
to the growth of microbial resistance to antibiotics [5]. 
Currently, 75 to 90% of the hospital isolates of S. epi­
dermidis are resistant to methicillin MRSE (Methicillin 
Resistant Staphylococcus epidermidis) [59], and 85% of 
them also show resistance to many other antibiotics 
MDRSE (Multidrug Resistant S. epidermidis) [88]. Hos-
pital strains of S. epidermidis are a reservoir of antibiotic 
resistance genes for other microorganisms [4]. These 
bacteria are spreading in hospitals and between various 
medical facilities around the world and pose an ever 
increasing threat [56, 91].
The aim of the study is to characterise S. epidermidis 
as an microorganism, which is becoming increasingly 
significant in infections associated with medical care.
2. S. epidermidis characteristics
S. epidermidis is the main element of the micro biota 
of the skin and human mucous membranes [33]. It 
belongs to the group Coagulase-Negative Staphylococci 
(CNS), which means that it does not produce coagulase, 
an enzyme responsible for coagulation of blood plasma, 
which allows them to be distinguished from Staphylo­
coccus aureus [8].
The CNS group includes 38 species of bacteria [8], 
and their list is still being supplemented [64]. Amongst 
them, the greatest clinical significance is exhibited by 
S. epidermidis. Other CNS, less often isolated from 
nosocomial infections, are: S. saprophyticus, S. haemo­
lyticucus, S. warneri, S. hominis, S. lugdunensis, S. capitis, 
S. caprae [8, 89].
2.1. Genome structure
To date, the full structure of the genetic material in 
several strains of S. epidermidis including: ATCC 12228, 
RP62A and BPH0662 has been identified. This allows 
for using them as control strains in comparative genetic 
analyses and enables observation of the evolution of the 
genome of the S. epidermidis, the study of clonal diver-
sity, the study of the occurrence of virulence factors or 
the identification of molecular mechanisms underlying 
resistance to antibiotics.
The full structure of the genetic material of the non-
hospital strain ATCC 12228, which does not form bio-
film, was presented by Zhang et al. [95]. The genetic 
material of the ATCC 12228 strain is a single chromo-
some with a length of 2.49 Mpz and six plasmids. Com-
pared with the genome of the S. aureus (strain N315), 
in the genome of the ATCC 12228, apart from the 
genes encoding δ (hld) and β haemolysin (hlb) no 
genes have been found that encode other virulence 
factors, such as the ones occurring in the S. aureus. The 
presence of adhesin-encoding genes has been found, 
but there are no genes for the ica operon, which are 
responsible for the synthesis of the extracellular poly-
saccharide PIA and the formation of biofilm. The 
presence of the methicillin resistance gene (mecA) and 
mobile genetic elements IS256 and IS257 [95] were not 
observed, either. The ATCC 12228 reference strain is 
currently used as a control strain in comparative genetic 
analyses and for the detecting antibiotic residues in 
food products.
The reference RP62A is a hospital, biofilm-forming 
and methicillin resistant S. epidermidis strain (MRSE). 
The genetic material of bacteria is a 2.61 Mpz chromo-
some and one plasmid. In the genome of the bacteria 
the icaADBC operon, SCCmecII cassette carrying the 
mecA gene and the mobile genetic elements IS256 and 
IS 257 are found[32].
BPH0662 – is a hospital strain of S. epidermidis, 
included in the ST2 genotype, which currently 
accounts for the majority of hospital infections in the 
world. S. epidermidis BPH0662 form a biofilm and 
show resistance to a number of various antibiotics, 
MDRSE. The genetic material of these bacteria occurs 
in the form of a circular chromosome with a length of 
2.79  Mpz and three plasmids. The bacterial genome 
includes the icaADBC operon, SCCmecIII cassette 
together with the mecA gene, and mobile IS elements 
in many copies [46].
350 BEATA PODGÓRSKA, DANUTA KĘDZIA
2.2. Genotypic diversity
S. epidermidis is the most genotypically diverse spe-
cies within the genus Staphylococcus [8, 50, 54]. Even 
within the population of the bacteria colonising the 
organism of one healthy human host, there occurs con-
siderable clonal diversity [16].
The research on the hospital and community isolates 
of S. epidermidis revealed the presence of genotypes spe-
cific to each of these environments, and even those that 
allow bacteria to survive in both environments [23, 71].
In the hospital environment around the world, 
ST2 (Sequence Type 2) belonging to the CC2 (Clonal 
Complex 2) is currently prevalent (from 74% to 85%) 
[16, 54, 88]. ST5 are isolated much less frequently and 
mainly in hospitals in the USA [50].
Bacteria belonging to the ST2 line are responsible 
for the majority of healthcare-associated infections 
(HAI) [16], they produce a bacterial biofilm [46] and 
are resistant to methicillin (MRSE) and many other 
antibiotics (MDRSE) [16, 23, 50, 71, 88]. Global spread 
of the ST2 lineage suggests its successful adaptation to 
the hospital environment.
S. epidermidis owes its huge genotypic diversity, 
resistance to various antibiotics and adaptation to the 
hospital environment to its increased recombination 
capacity, numerous chromosomal rearrangements 
and multiple transfer of mobile genetic elements, e.g. 
SCCmec cassettes (Staphylococcal Cassette Chromo-
some mec), insertion sequence elements (IS), or trans-
posons (Tn) [23, 53, 54].
Insertion sequence elements (IS) are short frag-
ments of DNA which can move within the genome of 
bacteria together with their neighbouring genes. In the 
genome of the hospital strains of bacteria belonging to 
the ST2 line there occur mainly insertial elements IS256 
in many copies. They are part of the Tn4001 transposon, 
which endows staphylococci with resistance to ami-
noglycosides [43]. In addition, IS256 elements influ-
ence the expression of the ica operon and the produc- 
tion of PIA exopolysaccharide, synthesised by biofilm- 
forming strains [43, 63].
The SCCmec cassettes contain the mecA gene, 
which determines the resistance of staphylococci to 
methicillin and other β-lactam antibiotics (Chapter 4). 
High pressure of antibiotics and antimicrobial agents 
in the hospital environment promotes the selection of 
resistant strains.
The transfer of genetic material between bacteria in 
the hospital environment, acquisition or loss of mobile 
genetic elements allows for the emergence of new vari-
ants of genotypic and phenotypic bacteria, which ena-
bles them to adapt to the hospital environment [96].
The MLST and RLFP methods are most often used 
to study the genetic diversity of S. epidermidis and to 
conduct epidemiological studies which allow for con-
trolling their dissemination (Chapter 5.1).
3. Bacterial biofilm and strategies combating
One of the key elements influencing the patho-
genesis of HAI caused by S. epidermidis is the biofilm 
formed by some strains of these bacteria [63].
About half of all HAI are related to the production 
of biofilm by bacteria on the surface of biomaterials 
inserted into the patient’s organism (e.g. vascular cath-
eters, urological catheters, orthopaedic implants, arti-
ficial heart valves, etc.) [92].
The biofilm produced by S. epidermidis consists of 
many layers of bacterial cells, stabilised by extracellu-
lar PIA exopolysaccharide (Polysaccharide Intercellu-
lar Adhesin), which is an N-acetylglucosamine poly-
mer. Enzymes which take part in the PIA synthesis 
are encoded by the ica operon (intercellular adhesion) 
(icaA, icaD, icaB, icaC) [96]. About 87% of the hospital 
strains of the species S. epidermidis, which possess ica 
genes, produce a bacterial biofilm, hence their pres-
ence is considered to be one of the main pathogenicity 
markers for these bacteria [97].
Biofilm formation is one of the strategies which 
enable bacteria to survive and adapt to the living envi-
ronment [92]. The extracellular biofilm matrix formed 
by the exopolymers: PIA and poly-γ-DL-glutamic acid 
PGA (Poly-γ-Glutamic Acid) [42, 96] provides bac-
teria with protection against antibiotic access and the 
human immune response [11]. It has been shown that 
in relation to free-living bacteria (planktonic forms), 
resistance of bacterial cells in a biofilm to antibiotics 
increases even more than a thousand fold [12]. The 
reason for this is a decrease in the metabolic activity, 
slowdown of DNA replication rate and cell division of 
bacteria living in the biofilm. As a result, this leads to 
a decrease in the effectiveness of antibiotics which tar-
get fast-growing bacterial cells and are often used to 
treat staphylococcal infections, e.g. β-lactam antibiotics 
or aminoglycosides [12, 63]. It has also been experi-
mentally demonstrated that the bacterial cells which 
are released from the biofilm show higher resistance to 
antibiotics commonly used in the treatment of staphy-
lococcal infections than the free-living forms of these 
bacteria, and even those that remain in the biofilm [27].
Treatment of infections associated with the presence 
of biofilm on the surfaces of biomaterials introduced 
into the patient’s body is complicated and is currently 
a  major challenge for microbiologists and clinicians. 
It requires the selection of antibiotics with good pen-
etration of the biofilm [92]. It is also necessary for 
local or systemic administration of increased doses of 
these antibiotics, in a variety of combinations thereof. 
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Administering agents which inhibit the activity of the 
quorum sensing system, which controls the formation 
and maturation of the biofilm or biofilm dissipation 
agents [92] is also helpful. Clinical observations and 
experimental studies clearly indicate that antibiotic 
treatment is usually insufficient to eliminate an infec-
tion associated with the occurrence of biofilm. In 
most cases, it is also necessary to remove a catheter or 
another biomaterial from the patient’s body, on which 
the biofilm has formed [92]. 
Effective methods of biofilm elimination are still 
being sought, without the need to remove biomateri-
als, e.g. a therapy with the application of bacteriophages 
is being considered [94].
A detailed description of the stages in biofilm forma-
tion by S. epidermidis, the description of adhesion factors 
and other factors of virulence of S. epidermidis can be 
found in the article titled “From a commensal to a path-
ogen – two faces of Staphylococcus epidermidis” in the 
current volume of Postępy Mikrobiologii on page No. 388. 
4. Antibiotic resistance
S. epidermidis, participating in the microbiota of 
healthy human skin, does not usually pose a clinical 
problem, however, hospital strains have developed 
resistance to many antibacterial agents and present 
a serious challenge for contemporary medicine [88].
The first strains of S. epidermidis, resistant to peni-
cillin, appeared in 1949 [8]. The resistance of S. epi­
dermidis to penicillin is the result of the β-lactamase 
enzyme produced by them, which catalyses the hydrol-
ysis reaction of the β-lactam antibiotic ring. The gene 
encoding β-lactamase (blaZ) is located on the plasmid, 
which greatly facilitates its transfer between bacteria. 
Currently, over 90% of the hospital isolates of S. epi­
dermidis produce β-lactamases and show resistance to 
penicillins [8].
Antibiotics which do not undergo bacterial penicil-
linase activity are methicillin and oxacillin. However, 
currently from 75 to 95% of the hospital isolates of 
S. epidermidis exhibit resistance to these antibiotics [14, 
50, 59], outperforming even the resistance of S. aureus 
(from 40% to 60%) in this respect [59].
The resistance of staphylococci to methicillin is con-
ditioned by the presence of the mecA gene, which is 
located within the SCCmec cassette in the chromosome 
of the bacteria. The mecA gene encodes the altered 
penicillin-binding protein PBP2a (or PBP2’) (Penicil-
lin Binding Protein 2a), which has a reduced affinity 
to β-lactam antibiotics [8]. Methicillin-resistant bacte-
rial strains show cross-resistance with other β-lactam 
antibiotics (even if they exhibit sensitivity to some of 
them in in vitro tests) [2]. This means that methicillin-
resistant strains are also resistant to penicillins, cepha-
losporins, carbapenems and monobactams. The excep-
tion is ceftobiprole and ceftaroline, antibiotics from the 
V-generations cephalosporins, which exhibit activity 
against methicillin-resistant strains [8].
To date, 11 types of SCCmec cassettes have been 
identified [40]. In S. epidermidis, a short element of 
SCCmec type IV occurs the most frequently (36%) [63]. 
The small size of the IV type cassette makes it the most 
mobile element, capable of spreading among the bac-
teria even in the out-of-hospital environment, where 
bacteria are not subjected to pressure from any antibiot-
ics [4]. Along with the SCCmec cassette also the gene 
mecA is transferred to bacteria [63]. As a consequence, 
this can lead to the acquisition of methicillin resistance 
also by community strains of bacteria.
Methicillin-resistant strains of S. epidermidis (MRSE) 
constitute a reservoir of mecA genes for other bacte-
ria, including S. aureus MSSA (Methicillin Susceptible 
S. aureus). It is indicated by the high homology (98%) of 
the nucleotide sequences in SCCmec cassettes in methi-
cillin-resistant S. epidermidis (MRSE) and methicillin-
resistant S. aureus (MRSA) [32]. It is currently believed 
that the resistance of S. aureus to methicillin is the result 
of the horizontal transfer of the SCCmec cassettes from 
methicillin-resistant S. epidermidis [4].
The high diversity of SCCmec cassettes in methicil-
lin-resistant hospital strains of S. epidermidis HA-MRSE 
(Hospital-Associated Methicillin-Resistant S. epider­
midis) indicates the possibility of frequent acquisition 
and loss of these mobile genetic elements, which may 
also contribute to the genotypic diversity of S. epider­
midis [63]. Significantly lower diversity of SCCmec 
cassettes occurs among community strains CA-MRSE 
(Community-Associated Methicillin-Resistant S. epi­
dermidis), in which only type IV and V cassettes have 
been detected [63].
About 85% of methicillin-resistant S. epidermidis 
isolates exhibit simultaneous resistance to many other 
antibiotics, MDRSE [88].
Currently, the majority (approx. 90%) of clinical 
isolates of S. epidermidis contain the mecA gene and 
exhibit resistance to methicillin/oxacillin [14, 59]. 
For this reason, infections caused by MRSE strains 
are primarily treated in hospitals with glycopeptides, 
including vancomycin and teicoplanin. CNS were the 
first to develop resistance to glycopeptide antibiotics. 
Since the end of the 1980s, a continuous increase in 
the resistance of CNS, including S. epidermidis to these 
antibiotics has been observed [9]. Currently, S. epider­
midis demonstrates higher resistance to teicoplanin 
than to vancomycin [9]. The mechanism of S. epider­
midis resistance to glycopeptide antibiotics remains 
still unexplained. Presumably, it may be associated with 
an increase in the thickness of the cell wall of these 
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bacteria [9]. Decreased bacterial sensitivity to teicopla-
nin may be the result of the heterogeneous resistance 
phenotype of S. epidermidis, which may also suggest its 
predispositions for natural resistance to this antibiotic 
[77]. A heterogeneous phenotype of resistance shown 
by S. epidermidis strains to vancomycin has also been 
discovered [20]. A high level of resistance to this anti-
biotic has not been established so far, while an increase 
in intermediate-level resistance has been noted [14]. 
However, most strains of S. epidermidis still demon-
strate sensitivity to this antibiotic [59, 90].
The resistance of S. epidermidis to fluoroquinolones 
(e.g. ciprofloxacin) is also increasing rapidly [93]. It is 
a group of antibacterial agents used, among others for 
the treatment of sepsis and in ophthalmic infections 
[93]. The mechanism of action of fluoroquinolones is 
based on the inhibition of DNA replication in bacterial 
cells by inhibiting the activity of gyrase and topoisomer-
ase IV, enzymes which participate in DNA replication. 
The resistance of S. epidermidis to these antibiotics may 
also be related to their active removal from the bacterial 
cell (efflux) [17] or to the formation of point mutations 
in the QRDR region (containing gyrA, gyrB, parC and 
parE genes). The effect of these mutations is the change 
of the target antibiotic binding site [93]. The highest 
level of resistance to fluoroquinolones is the result of 
mutations in the gyrA and parC genes [93].
S. epidermidis also demonstrates high level of resist-
ance to erythromycin [85] and clindamycin [13]. Clin-
damycin is an antibiotic commonly used to treat staphy-
lococcal infections, mainly in patients with penicillin 
allergy and for the treatment of soft tissue infections 
caused by staphylococci, both resistant and sensitive to 
methicillin [30]. The mechanism of action of erythro-
mycin consists in its binding to the 50S bacterial ribo-
somal subunit and inhibition of protein synthesis. The 
resistance of S. epidermidis to macrolides (e.g. erythro-
mycin) and lincosamides (e.g. clindamycin) is based, 
among others, on modifying the 23S rRNA subunit by 
a  methyltransferase (encoded by emr genes), result-
ing in a change in the target antibiotic binding site. It 
leads to cross-resistance with lincosamides and strepto-
gramin, which is called the MLSB resistance phenotype 
(macrolides, lincosamides, streptograminB ) [30, 85].
Hospital isolates of S. epidermidis also demonstrate 
resistance to other antibiotics commonly used in 
staphy lococcal infections, e.g. gentamycin (79%), tri-
methoprim/ sulfamethoxazole (76%), rifampicin (39%) 
[34], and tetracycline, chloramphenicol and sulpho na-
mides [63].
Another disturbing phenomenon is the rapidly 
growing resistance of S. epidermidis to mupirocin. The 
cause of this phenomenon is the abuse of this antibio tic 
[8]. Mupirocin is applicable to the local decolonization 
of MRSA and MRSE in patients before surgery [6]. In 
Germany, the low and high level of mupirocin resistance 
is demonstrated by 9.4% and 3.3% of the S. epidermidis 
isolates respectively, in the USA, 24% of coagulase-
negative staphylococci isolates are mupirocin-resistant 
[73], while in Sweden, where this anti biotic is strictly 
reserved for pre-operative decolonization, resistance is 
demonstrated by 1.6% of S. epidermidis isolates [75]. 
Mupirocin resistance genes (mupA) are found on plas-
mids, which facilitates their transfer between bacte-
ria, including those of different species, among others 
S. aureus. These plasmids simultaneously carry resist-
ance genes for clindamycin, erythromycin, levofloxacin 
and tetracycline [8].
At present, almost all strains of S. epidermidis remain 
susceptible to newer antibiotics, such as daptomycin, 
tigecycline, linezolid, dalbavancin [66, 85].
Linezolid belongs to the oxazolidinones, a new class 
of antibiotics. It inhibits bacterial protein synthesis by 
binding to the 23S rRNA. Resistance to linezolid in CNS 
occurs  very rarely (< 1%) [26]. However, cases of the 
occurrence of epidemic centres of S. epidermidis strains 
which are also resistant to this antibiotic are known 
[83]. The mechanism of the resistance of S. epidermidis 
to linezolid consists in the formation of point mutations 
in the gene encoding the 23S rRNA subunit (G2576U, 
G2447U, U2504A, C2534U and G2631U), which 
ultima ely leads to the loss of the antibiotic affinity to 
the riboso mes. Other resistance mechanisms consist 
in the generation of mutations in the genes encoding 
the L4 and L22 ribosomal proteins or in the enzymatic 
modification of the 23S rRNA subunit by methylase, 
encoded by the cfr gene (chloramphenicol-florfenicol 
resistance) [67].
Daptomycin is a lipopeptide antibiotic successfully 
used to treat severe skin infections, soft tissue infec-
tions, bacteraemia or endocarditis, caused, among 
others, by staphylococci resistant to methicillin and 
vancomycin [24, 58]. The mechanism of action of 
the antibiotic, consists in, among others, destroying the 
cytoplasmic membrane in bacterial cells [79]. So far, 
reports of the resistance of staphylococci to daptomycin 
have referred mainly to S. aureus.
5. Epidemiology and environmental transmission
In the last few decades, the hospital strains of 
S. epidermidis which form biofilms and are resistant to 
antibiotics have emerged as one of the most important 
etiological factors of nosocomial infections, but still 
little is known about their epidemiology. The epide- 
miological studies that have been conducted so far in 
the hospital environment focused mainly on MRSA 
strains. It appears that MRSE and MDRSE strains 
are currently no less dangerous in healthcare facili-
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ties [86]. Patients, medical personnel and the hospital 
environment are the reservoir of these bacteria in the 
hospital environment [86].
Many healthcare workers (from 30% to 89%) are 
colonised by the HA-MRSE [23, 86]. These bacteria were 
detected mainly in the nasal cavity and on the hands 
of medical personnel [87]. Medical workers colonised 
by these bacteria constitute a source of infection for 
patients [60]. The hands of medical personnel are the 
main vector of transmission for antibiotic-resistant hos-
pital strains of bacteria [36]. It may be indicated by the 
genetic analyses (16S rRNA, mecA, icaA) and analyses 
of bacterial resistance phenotypes to antibiotics. These 
studies revealed that 90% of bacterial isolates that were 
responsible for neonatal blood infections were closely 
related to bacterial isolates collected from the hands of 
neonatal intensive care unit (NICU) personnel [36]. The 
transmission of bacteria by the hands of medical per-
sonnel is the cause of cross-infections in hospitals [36].
In intensive care units, over 90% of various surfaces 
(e.g. medical equipment, walls, floors, doors, etc.) and 
93% of hospital furniture surfaces can be contaminated 
by hospital strains of bacteria which occur mainly in 
the form of biofilms [38]. The contamination of the 
environment by hospital strains of bacteria contributes 
greatly to the colonisation of patients by these bac teria 
[38, 41]. One of the risk factors for colonisation of 
patients with these pathogenic bacterial strains is pro-
longed patient hospitalisation [86]. After only three 
days from being admitted to the unit, patients may be 
colonised with antibiotic-resistant hospital bacterial 
strains, e.g. MRSE [86]. An important factor which 
allows for minimising the risk of colonising patients 
by hospital strains of bacteria and the risk of hospital-
acquired infections is the shortening of the patients’ 
stay within the unit, e.g. before a planned surgery [86].
Continuous translocation of multidrug-resistant 
S. epidermidis has been observed between hospitals and 
medical units around the world [56, 91]. This transmis-
sion most often takes place through moving patients 
colonised with these bacteria [22, 56, 91].
Disturbing reports from around the world about 
the increased significance of S. epidermidis in hospi-
tal-acquired infections and its increasing resistance to 
antibiotics underline the urgent need to implement 
effective programmes to prevent and control the spread 
of these microorganisms. It will allow for minimising 
the transmission of biofilm-forming and antibiotic-
resistant strains of S. epidermidis.
5.1. Genotyping methods
The presence of biofilm-forming and antibiotic-
resistant strains of S. epidermidis in the hospital envi-
ronment poses a risk to patients and workers, as well 
as problems for the medical facility. For this reason, the 
ability to control the occurrence and spread of these 
bacterial strains in the hospital, between hospitals and 
other units of medical care in all regions of the world 
is crucial [22, 91].
In order to study the genetic diversity of S. epider­
midis and its transmission pathways, various genotyp-
ing methods are used, including: RFLP (Restriction 
Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random 
Amplified Polymorphic DNA), rep-PCR (Repetitive 
Sequence-Based PCR), MLVA (Multilocus Variable 
Analysis) [53]. However, the “gold standard” and at 
the same time the method with the highest discrimi-
natory power is currently considered to be the PFGE 
method (Pulsed-Field Gel Electrophoresis), which is 
based on the analysis of restriction fragment length 
polymorphism of genomic bacterial DNA. It allows 
for detecting major changes in the bacterial genome, 
such as insertions, deletions and rearrangements [53]. 
This method enables detection of clonal relationships 
between S. epidermidis isolates and is particularly useful 
for epidemiological studies covering a short period of 
time, e.g. during a hospital epidemic [50, 53].
At present, the MLST (Multilocus Sequence Typing) 
method is most commonly used for long-term studies, 
which enables determination of the phylogenetic rela-
tionships between bacteria [1]. This method is based 
on the analysis of point mutations in the nucleotide 
sequence of conserved DNA fragments, seven genes of 
basic metabolism (in which the variability occurs the 
most slowly), so-called “housekeeping genes” [80]. Speci-
fied variants of the nucleotide sequences of the amplified 
gene constitute the ST (Sequence Type). The evolution-
arily related strains with slightly differentiated ST types 
form clonal complexes (CC). MLST method enables 
assessment of clonal kinship, investigation of the trans-
mission of bacterial clones, determination of their range, 
and studies of long-term bacterial variability [54, 80].
6. S. epidermidis as infectious agent
6.1. Bloodstream infections
Bloodstream infection (BSI) is one of the most 
severe forms of infection in hospitalised patients and 
is associated with their high mortality [7]. The major-
ity (81%) of bacteraemia cases is linked to the patient’s 
stay in the hospital or another form of medical care 
[65]. The highest percentage of BSI infections is noted 
in intensive care units and transplantation wards [65]. 
The number of these infections is still growing, which 
is associated with an increase in the frequency of inva-
sive treatment and diagnostic techniques [3, 7, 74]. 
Bacteraemia can lead to sepsis, which is associated 
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with a severe clinical condition of the patient. In some 
patients, it may progress to a severe form, resulting in 
high mortality, up to 50%, and even septic shock [44].
The main risk factor of bloodstream infections 
caused by S. epidermidis is the use of peripheral and 
central venous catheters [51, 65]. Vascular catheters are 
currently an indispensable element of treatment and 
diagnostic procedures. They allow for administering 
medications, blood transfusion, parenteral nutrition, 
supplementation of fluids and electrolytes, as well as 
performing diagnostic tests or haemodialysis. The risk 
of infection increases along with the duration of cath-
eterisation [39]. S. epidermidis and other CNS are the 
leading cause of bloodstream infections linked to the 
presence of vascular catheters. It is related to the for-
mation of biofilm by these bacteria on the surfaces of 
the catheter. The presence of biofilm was detected on 
internal and external surfaces of 8% to 40% of vascular 
catheters removed from the patients’ organisms [74].
S. epidermidis may be the cause of complications 
related to the use of vascular catheters, including, among 
others: infections at the injection site, formation of 
abscesses, thrombophlebitis and endocarditis [51].
6.2. Neonatal sepsis
S. epidermidis and other CNS are the leading etio-
logical factors of late-onset sepsis in newborns (LOS), 
which is manifested after 72 hours of neonatal life and 
is one of the main causes of mortality therein. The risk 
of sepsis is the highest in newborns with low birth 
weight (below 1500 g) and applies to approx. 25% of 
them [10, 68].
The main risk factor of the occurrence of bactere-
mia with S. epidermidis etiology in newborns, is the 
use of central vascular catheters, which are necessary 
to deliver nutrients, fluids and medications to the 
organisms of these children. The umbilical catheters 
pose a particularly high risk of infection, as well, due 
to the presence of S. epidermidis in the umbilical cord 
stump. Retaining umbilical and venous catheters for 
over 5 days increases the risk of sepsis caused by CNS 
21 and 16-fold, respectively [39].
6.3. Infective endocarditis
S. epidermidis, along with other CNS, (approx. 8%) 
is increasingly often the cause of infective endocardi-
tis. It is a disease which mainly affects elderly people, 
but also those undergoing invasive medical procedures 
related to the implantation of an artificial prosthetic 
valve or artificial cardiac pacemaker. It can also be the 
result of infections of natural heart valves [15].
The incidence of infective endocarditis is relatively 
low, from 1.5 to 4.95 cases per 100,000 people per year. 
However, it is associated with high mortality of those 
patients (from 14 to 46%) [47].
The clinical course of CNS-induced infections is 
severe and often leads to the destruction of the patient’s 
own heart valves, cardiac abscess formation, heart fail-
ure and death (25%). These infections require more 
frequent surgical intervention (60%) in comparison to 
infections caused by S. aureus [15].
6.4. Orthopedic infections
S. aureus and S. epidermidis are the microorganisms 
responsible for the majority (75%) of prosthetic joint 
infections (PJI). PJI infections are associated with bacte-
rial biofilm formation on the surfaces of implants [57].
Orthopaedic implants improve the quality of life and 
restore vital functions to patients suffering from joint 
diseases, bone diseases or fractures. More and more 
people around the world use hip or knee reconstruc-
tion treatments or other procedures in which ortho-
paedic implants are used. Infections associated with the 
implantation of orthopaedic implants are among the 
most common complications in orthopaedics. They can 
lead to septic arthritis, osteomyelitis and, as a result, to 
the destruction of joints and bones [70].
PJI infections generate high costs associated with 
their treatment. It has been estimated that over 566 mil-
lion dollars a year is spent on revision surgeries in the 
USA [45]. Due to the increase in the frequency of per-
formed alloplasty treatments in the near future, ortho-
paedic implant infections may become a huge problem 
not only for patients, but also for healthcare facilities.
6.5. Ophthalmic infections
S. epidermidis is one of the most important etio-
logical factor of postoperative infections of the interior 
of the eyeball (endophthalmitis) [55, 62]. These infec-
tions are a common complication in, among others, the 
period following cataract surgery with implantation of 
artificial eye lenses [52].
In newborn patients, endophthalmitis may be a sec-
ondary infection, the primary source of which is bacte-
remia with S. epidermidis etiology [69].
6.6. Urinary tract infections
Urinary tract infection (UTI) is one of the most 
common clinical forms of nosocomial infections [25]. 
Amongst the CNS, S. saprophyticus is the main factor in 
urinary tract infections (64%) [37]. Other CNS, includ-
ing S. epidermidis, are less likely to cause this type of 
infection (35%) [84].
The importance of S. epidermidis as an etiological 
factor of urinary tract infections increases in patients 
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with catheter [18]. It was estimated that 70% to 80% of 
all cases of urinary tract infections are associated with 
the presence of a catheter in the patient’s urinary tract 
CA-UTI (Catheter – Associated Urinary Tract Infec-
tion), and the risk of infection increases with the time 
of its retaining [76]. CA-UTI increase the risk of death 
for patients by 12% [72].
Mainly the strains of bacteria that form a biofilm are 
involved in CA-UTI. S. epidermidis is more often res-
pon sible for CA-UTI (74%) than S. aureus (26%) [18].
S. epidermidis can also form a biofilm on the surface 
of the urinary bladder. This is indicated by experiments 
conducted on mice. However, the kinetics of biofilm 
formation by S. epidermidis is significantly lower com-
pared to the kinetics of the biofilm formed by E. coli 
or S. saprophyticus [49].
7. Genetic markers for virulent hospital strains
 detection
Most of the positive results of blood culture obtained 
in diagnostic laboratories is the result of the contamina-
tion of blood samples by S. epidermidis and other CNS 
[3, 65]. Distinguishing quickly blood infection from 
contamination of a blood sample caused by these bac-
teria remains a considerable diagnostic problem [87].
According to the definition of the bloodstream 
infection (BSI) (laboratory-confirmed bloodstream 
infection) developed by ECDC, the diagnosis of such 
an infection caused by CNS (components of the skin 
microbiota) may take place, among others, on the basis 
of two positive blood cultures. When the bloodstream 
infection is associated with the presence of a vascular 
catheter, the definition indicates that the same organ-
ism should also be isolated from the vascular catheter 
tip (and the infection should recede within 48 hours of 
removing the vascular catheter) [61].
Bloodstream infections are a serious form of infec-
tion in hospitalised patients and require immediate 
application of antibiotic therapy. Traditional diagnostic 
methods commonly used in bacteriological laborato-
ries, such as blood cultures, are long-lasting, therefore 
there is an ongoing search for methods that would 
make it possible to quickly distinguish the contamina-
tion of blood samples from bacteremia caused by S. epi­
dermidis or other CNS. Currently, genetic markers are 
most often used for this purpose [82].
Genetic markers that may indicate the presence of 
the pathogenic strains of S. epidermidis are: mecA gene 
(determining bacterial resistance to methicillin), icaA 
gene (part of the icaADBC operon responsible for PIA 
exopolysaccharide encoding, occurring in the strains 
of biofilm forming bacteria) [28,29], insertion element 
IS256 (mobile genetic elements occurring in many cop-
ies in the genome of pathogenic hospital strains) [43], 
sesD gene (bhp) (encoding the Ses surface protein, 
which is an adhesin and contributes to the adhesion 
and formation of biofilm) [78]. On the other hand, the 
markers of commensal strains may be, for example, 
the fdh gene (encoding formate dehydrogenase) [16] 
and the ACME element (Arginine Catabolic Mobile 
Element) (mobile genetic element containing genes 
encoding the enzyme involved in arginine catabolism) 
[16, 23, 82]. The method less widely used due to the low 
force of discrimination is the study of biofilm formation 
by isolated S. epidermidis strains [29].
A promising proposal is the test developed by Tolo 
et al. [82], which is based on a single nucleotide poly-
morphism in six genetic clusters under consideration. 
According to the authors, the test allows for distinguish-
ing between a hospital or community-based source of 
an isolate with an accuracy of 80% and to distinguish 
between infection and contamination with 45% accu-
racy. The results are comparable to those obtained 
through the combined testing of five genetic markers: 
icaA, IS256, sesD (bhp), mecA and ACME [82].
8. Summary
S. epidermidis is currently one of the most impor-
tant etiological factor of nosocomial infections. Hospi-
tal strains of S. epidermidis produce biofilm and show 
resistance to many antibiotics.
Given the high genetic variability of S. epidermidis, 
its resistance to antibiotics, excellent adaptation to the 
hospital environment and ease of spreading, it can 
be expected that the potential of S. epidermidis as the 
microorganism responsible for causing nosocomial 
infections is not exhausted. To counteract the further 
evolution of S. epidermidis in this unfavourable direc-
tion, every effort should be made to prevent increasing 
resistance to antibiotics and the spread of pathogenic 
hospital strains.
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1. Wprowadzenie
Zakażenia związane z opieką medyczną HAI 
(Healthcare-Associated Infections) oraz narastająca 
oporność bakterii na antybiotyki stanowią obecnie naj- 
ważniejsze zagrożenia dla współczesnej medycyny 
i zdrowia publicznego [25]. Raport Europejskiego Cen-
trum ds. Zapobiegania i Kontroli Chorób (ECDC) za 
lata 2011–2012 ujawnił, że częstość zakażeń związanych 
z opieką medyczną w Europie wynosi średnio 6% (od 
2,3% do 10,8%, zależnie od kraju) [25].
Jednym z ważniejszych czynników etiologicznych 
zakażeń szpitalnych jest Staphylococcus epidermidis 
[35, 48]. Bakterie te są wiodącym czynnikiem zakażeń 
krwi oraz zakażeń związanych z obecnością w  orga-
nizmie człowieka biomateriałów [35]. Ryzyko tych 
zakażeń występuje głównie u pacjentów z  defi cy-
tami immunologicznymi, u pacjentów poddawanych 
terapii immunosupresyjnej, wcześniaków, pacjentów 
zakażonych wirusem HIV (Human Immunodeficiency 
Virus), długotrwale hospitalizowanych i krytycznie 
chorych [29, 37].
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Streszczenie: Zakażenia związane z opieką medyczną oraz narastająca oporność bakterii na antybiotyki to obecnie dwa najważniejsze 
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nych zakażeń szpitalnych. Pod względem genotypowym S. epidermidis jest najbardziej zróżnicowanym gatunkiem w  obrębie rodzaju 
Staphylococcus. Szczepy S. epidermidis należące obecnie do najczęściej izolowanego w szpitalach genotypu ST2 tworzą biofilm, wyka- 
zują oporność na metycylinę i wiele innych antybiotyków. Patogenne szczepy S. epidermidis są głównie odpo wiedzialne za zakażenia 
krwi oraz zakażenia związane z obecnością biomateriałów w organizmie pacjenta. Leczenie zakażeń związanych z  obecnością bio- 
filmu jest trudne. Dodatkowo dużym wyzwaniem jest odróżnienie bakteriemii wywołanej przez bakterie S. epidermidis od kontamina- 
cji próbek krwi.
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Bakterie S. epidermidis są mikroorganizmami ko- 
men salnymi wchodzącymi w skład mikrobioty skóry 
i  błon śluzowych człowieka [33]. Przez wiele dekad 
uważano, że zakażenia wywołane przez te mikro- 
orga nizmy mają źródło endogenne, którym są bak- 
terie naturalnie kolonizujące skórę. Zakażenia HAI 
są na ogół wywoływane przez szczepy bakterii ga- 
tunku S. epidermidis, które występują i rozprzestrze- 
niają się endemicznie w środowisku szpitalnym [13, 
16, 41, 71, 86]. Szpitalne szczepy S. epidermidis są 
patogenne, wytwarzają biofilm i wykazują oporność 
na antybiotyki [22, 23, 41, 90, 91]. Pierwsze donie- 
sienia o zakażeniach HAI wywołanych przez S. epi­
dermidis pojawiły się pod koniec lat  50 XX  wieku 
i dotyczyły zapalenia wsierdzia oraz sepsy [19]. Dal-
sze badania wykazały systematyczny wzrost znaczenia 
S. epidermidis jako czynnika etiologicznego zakażeń 
szpitalnych [74, 81, 86, 90]. Obecnie obserwuje się roz-
przestrzenianie się specyficznych, szpitalnych genoty-
pów S. epidermidis w szpitalach na całym świecie [22, 
56, 71, 90, 91].
Szczepy komensalnych bakterii S. epidermidis, 
które występują na skórze człowieka są często odpo-
wiedzialne za kontaminację próbek krwi pobieranych 
od pacjentów. Większość (67%) dodatnich wyników 
hodowli z  krwi, za które są odpowiedzialne bakte- 
rie S. epidermidis wynika z  kontaminacji próbek 
krwi, a nie jest efektem bakteriemii [3]. Szybkie odróż-
nienie kontaminacji próbek krwi od zakażenia krwi 
wywołanego przez S. epidermidis do dziś pozostaje 
dużym problemem dla klinicystów i diagnostów labo-
ratoryjnych [87]. Poszukiwane są markery genetyczne 
oraz metody, które by to umożliwiły i pozwoliły na 
podjęcie właściwej decyzji o sposobie postępowania 
z  pacjentem [82]. Błędna diagnoza i włączenie anty- 
biotyków stanowi ogromne i  zbędne obciążenie dla 
organizmu pacjenta. Dodatkowo podnosi znacznie 
koszty związane z leczeniem pacjenta oraz przyczynia 
się do narastania oporności mikroorganizmów na anty-
biotyki [5]. Obecnie od 75% do 90% izolatów szpital-
nych S. epidermidis wykazuje oporność na metycylinę 
MRSE (Methicillin Resistant Staphylococcus epider­
midis) [59], a  85% z  nich wykazuje także oporność 
na wiele innych antybiotyków MDRSE (Multidrug 
Resistant S. epidermidis) [88]. Szpitalne szczepy bak-
terii gatunku S. epidermidis są rezerwuarem genów 
oporności na antybiotyki dla innych mikroorganizmów 
w tym środowisku [4]. Bakterie te rozprzestrzeniają 
się w szpitalach oraz pomiędzy różnymi placówkami 
medycznymi na całym świecie i stwarzają coraz większe 
zagrożenie [56, 91].
Celem opracowania jest charakterystyka bakterii 
S. epi dermidis jako mikroorganizu, który ma coraz 
więk sze znaczenie w zakażeniach związanych z opieką 
medyczną.
2. Opis gatunku
Bakterie S. epidermidis są głównym elementem mi- 
krobioty skóry i błon śluzowych człowieka [33]. Na- 
leżą do grupy koagulazo-ujemnych gronkowców CNS 
(Coagulase-Negative Staphylococci), co oznacza że nie 
wytwarzają koagulazy, enzymu odpowiedzialnego za 
krzepnięcie osocza krwi, który umożliwia ich odróż-
nienie od bakterii gatunku Staphylococcus aureus [8].
Grupa CNS obejmuje 38 gatunków bakterii [8], a ich 
lista jest wciąż uzupełniana [64]. Wśród nich największe 
znaczenie kliniczne ma S. epidermidis. Innymi CNS, 
rzadziej izolowanymi z zakażeń szpitalnych są: S. sapro­
phyticus, S. haemolyticucus, S. warneri, S. hominis, S. lug­
dunensis, S. capitis, S. caprae [8, 89].
2.1. Struktura genomu
Dotychczas poznano pełną strukturę materiału ge- 
netycznego kilku szczepów bakterii gatunku S. epider­
midis m.in.: ATCC 12228, RP62A i BPH0662. Pozwala 
to na ich wykorzystanie jako szczepów kontrolnych 
w porównawczych analizach genetycznych, umożliwia 
obserwację ewolucji genomu bakterii S. epidermidis, 
badanie różnorodności klonalnej, badanie występowa-
nia czynników wirulencji czy poznanie molekularnych 
mechanizmów oporności na antybiotyki.
Pełną strukturę materiału genetycznego, nie tworzą-
cego biofilmu, pozaszpitalnego szczepu ATCC 12228 
przedstawił Zhang i wsp. [95]. Materiał genetyczny 
szczepu ATCC 12228 stanowi pojedynczy chromosom 
o długości 2.49 Mpz oraz sześć plazmidów. W porów-
naniu z  genomem bakterii S. aureus (szczep N315), 
w genomie bakterii ATCC 12228 poza genami kodują-
cymi δ (hld) i β hemolizyny (hlb) nie wykryto genów 
kodujących inne czynniki wirulencji, takich jakie 
występują u S. aureus. Stwierdzono obecność genów 
kodujących adhezyny, lecz brak genów operonu ica, 
które są odpowiedzialne za syntezę polisacharydu 
zewnątrzkomórkowego PIA i tworzenie biofilmu. Nie 
stwierdzono także obecności genu oporności na mety-
cylinę (mecA) i mobilnych elementów genetycznych 
IS256 i IS257 [95]. Referencyjny szczep ATCC 12228 
jest obecnie wykorzystywany jako szczep kontrolny 
w  porównawczych analizach genetycznych oraz do 
wykrywania pozostałości antybiotyków w produktach 
spożywczych.
Referencyjny szczep RP62A – jest szpitalnym szcze-
pem bakterii gatunku S. epidermidis. Bakterie te two-
rzą biofilm i są metycylinooporne MRSE (Methicillin 
Resistant S. epidermidis). Materiał genetyczny stanowi 
chromosom o długości 2.61 Mpz i  jeden plazmid. 
W  genomie bakterii znajduje się operon icaADBC, 
kaseta genetyczna SCCmecII niosąca gen mecA oraz 
mobilne elementy genetyczne IS256 i IS 257 [32].
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Szczep BPH0662 – jest szpitalnym szczepem bak-
terii gatunku S. epidermidis, zaliczanym do genotypu 
ST2, który odpowiada obecnie za większość przypad-
ków zakażeń szpitalnych na świecie. Bakterie szczepu 
BPH0662 tworzą biofilm i wykazują oporność na wiele 
różnych antybiotyków MDRSE (Multidrug-Resistant 
S. epidermidis). Ich materiał genetyczny występuje 
w postaci kolistego chromosomu o długości 2,79 Mpz 
oraz trzech plazmidów. W genomie bakterii wystę-
puje operon icaADBC, kasta genetyczna SCCmecIII 
wraz z genem mecA oraz mobilne elementy IS w wielu 
kopiach [46].
2.2. Zróżnicowanie genotypowe 
Bakterie S. epidermidis są najbardziej zróżnicowa- 
nym pod względem genotypowym gatunkiem w obrę-
bie rodzaju Staphylococcus [8, 50, 54]. Nawet w obrę-
bie populacji bakterii kolonizujących organizm jed-
nego zdrowego człowieka jako gospodarza występuje 
znaczne zróżnicowanie klonalne [16].
Badania izolatów S. epidermidis ze środowisk szpi-
talnych i pozaszpitalnych ujawniły występowanie geno-
typów specyficznych dla każdego z  tych środowisk, 
a nawet takich, które umożliwiają bakteriom przetrwa-
nie w obu tych środowiskach [23, 71].
W środowisku szpitalnym na całym świecie przewa-
żają obecnie genotypy ST2 (Sequence Type 2) (od 74% 
do 85%) należące do kompleksu klonalnego 2 (CC2) 
[16, 54, 88]. Znacznie rzadziej i głównie w szpitalach 
w USA izolowane są genotypy ST5 [50].
Bakterie o genotypach należących do linii ST2 są 
odpowiedzialne za większość zakażeń związanych 
z  opieką medyczną (HAI) [16], wytwarzają biofilm 
bakteryjny [46] oraz wykazują oporność na metycylinę 
(MRSE) i wiele innych antybiotyków (MDRSE) [16, 23, 
50, 71, 88]. Globalne rozpowszechnienie genotypu ST2 
sugeruje udaną adaptację tych bakterii do środowiska 
szpitalnego.
Ogromną różnorodność genotypową, oporność na 
różne antybiotyki oraz przystosowanie do środowiska 
szpitalnego, bakterie S. epidermidis zawdzięczają zwięk-
szonej zdolności rekombinacji, licznym rearanżacjom 
chromosomalnym oraz wielokrotnemu przenoszeniu 
mobilnych elementów genetycznych, np. kaset gene-
tycznych SCCmec (Staphylococcal Cassette Chromo-
some mec), elementów IS (Insertion Sequences) czy 
transpozonów Tn (Transposon) [23, 53, 54].
Sekwencje insercyjne IS to krótkie fragmenty DNA, 
które mogą przemieszczać się w genomie bakterii wraz 
z sąsiadującymi z nimi genami. W genomie szpitalnych 
szczepów bakterii należących do linii ST2 występują 
w wielu kopiach głownie elementy inercyjne IS256. Są 
one częścią transpozonu Tn4001, który nadaje gron-
kowcom oporność na aminoglikozydy [43]. Ponadto 
elementy IS256 mają wpływ na ekspresję operonu ica 
oraz produkcję egzopolisacharydu PIA, syntetyzowa-
nego przez szczepy bakterii tworzące biofilm [43, 63].
Kasety genetyczne SCCmec zawierają gen mecA, 
który warunkuje oporność gronkowców na metycy- 
linę i inne antybiotyki β-laktamowe (rozdz. 4). Wysoka 
presja antybiotyków i środków przeciwdrobnoustrojo-
wych w środowisku szpitalnym sprzyja selekcji szcze-
pów opornych.
Wymiana materiału genetycznego pomiędzy bak-
teriami w środowisku szpitalnym, pozyskiwanie, bądź 
utrata ruchomych elementów genetycznych pozwala na 
powstawanie nowych wariantów genotypowych i feno-
typowych bakterii, co umożliwia im przystosowanie się 
do środowiska szpitalnego [96].
Do badań różnorodności genotypowej S. epi dermidis 
oraz badań epidemiologicznych, umożliwiających kon-
trolę ich rozprzestrzeniania wykorzystuje się najczęściej 
metody MLST i RLFP (rozdz. 5.1).
3. Biofilm bakteryjny i strategie jego zwalczania
Jednym z kluczowych elementów, które mają wpływ 
na patogenezę zakażeń HAI wywoływanych przez S. epi ­ 
dermidis jest biofilm tworzony przez niektóre szczepy 
tych bakterii [63].
Około połowa wszystkich zakażeń HAI ma związek 
z wytwarzaniem przez bakterie biofilmu na powierzch-
niach wprowadzanych do organizmu pacjenta bio-
materiałów (np. cewników naczyniowych, cewników 
urologicznych, implantów ortopedycznych, sztucznych 
zastawek serca itp.) [92].
Tworzony przez S. epidermidis biofilm skła da się 
z wielu warstw komórek bakterii, stabilizowanych przez 
zewnątrzkomórkowy egzopolisacharyd PIA (Polysac-
charide Intercellular Adhesin), który jest polimerem 
N-acetyloglukozaminy. Enzymy, które biorą udział 
w  syntezie PIA są kodowane przez geny zorganizo-
wane w  operonie ica (intercellular adhesion) (icaA, 
icaD, icaB, icaC) [96]. Około 87% szpitalnych szczepów 
bakterii gatunku S. epidermidis, które posiadają geny ica 
wytwarza biofilm bakteryjny, stąd ich obecność uznaje 
się za jeden z głównych markerów patogenności tych 
bakterii [97].
Tworzenie biofilmu jest jedną ze strategii umoż-
liwiających bakteriom przetrwanie i przystosowanie 
się do środowiska życia [92]. Zewnątrzkomórkowa 
macierz biofilmu, utworzona przez egzopolimery: PIA 
i  kwas poli-γ-DL-glutamowy PGA (Poly-γ-Glutamic 
Acid) [42, 96] zapewnia bakteriom ochronę przed 
dostępem antybiotyków i odpowiedzią układu immu-
nologicznego człowieka [11]. Wykazano, że w stosunku 
do bakterii wolno-żyjących (form planktonicznych), 
oporność na antybiotyki bakterii w biofilmie wzrasta 
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nawet ponad tysiąckrotnie [12]. Przyczyną tego jest 
obniżenie aktywności metabolicznej, zwolnienie tempa 
replikacji DNA i podziałów komórek bakterii żyjących 
w biofilmie. W efekcie prowadzi to do obniżenia sku-
teczności działania antybiotyków, które celują w szybko 
rosnące komórki bakterii i są często wykorzystywane 
w leczeniu zakażeń gronkowcowych, np. antybiotyków 
β-laktamowych czy aminoglikozydów [12, 63]. Ekspe-
rymentalnie wykazano także, że komórki bakterii, które 
są uwolnione z biofilmu wykazują wyższą oporność na 
antybiotyki powszechnie stosowane w leczeniu zakażeń 
gronkowcowych niż formy wolno-żyjące tych bakterii, 
a nawet te, które pozostają w biofilmie [27].
Leczenie zakażeń związanych z obecnością biofilmu 
na powierzchniach biomateriałów wprowadzonych do 
organizmu pacjenta jest skomplikowane i stanowi obec-
nie duże wyzwanie dla mikrobiologów i  klinicystów. 
Wymaga doboru antybiotyków, które dobrze penetrują 
w głąb biofilmu [92]. Konieczne jest również miejscowe 
albo układowe podawanie zwiększonych dawek tych 
antybiotyków, w różnych ich kombinacjach. Pomoc-
nym może być także podawanie środków hamujących 
aktywność systemu quorum sensing, który kontroluje 
formowanie i dojrzewanie biofilmu lub środków roz-
praszających biofilm [92]. Obserwacje kliniczne oraz 
badania eksperymentalne wyraźnie wskazują, że lecze-
nie antybiotykami jest zwykle niewystarczające, aby wy- 
eliminować zakażenie związane z występowaniem bio- 
filmu. W większości przypadków niezbędne jest również 
usu nięcie z organizmu pacjenta cewnika czy innego 
biomateriału, na którym utworzył się biofilm [92]. 
Wciąż poszukuje się skutecznych metod eliminacji 
biofilmu, bez konieczności usuwania biomateriałów, 
m.in. rozważa się terapię z zastosowaniem bakterio- 
fagów [94].
Dokładny opis etapów tworzenia biofilmu opis 
czynników adhezji oraz innych czynników wirulencji 
bakterii S. epidermidis znajduje się w artykule pt. „Dwa 
oblicza bakterii Staphylococcus epidermidis, czyli od 
komensala do patogenu” w aktualnym zeszycie Postę­
pów Mikrobiologii na stronie nr 338.
4. Oporność na antybiotyki
Bakterie S. epidermidis wchodzące w skład mikro-
bioty skóry zdrowego człowieka zwykle nie stwa-
rzają problemu klinicznego, jednak szczepy szpitalne 
wykształciły oporność na wiele środków przeciwbak-
teryjnych i stanowią poważne wyzwanie dla dzisiejszej 
medycyny [88].
Pierwsze szczepy bakterii S. epidermidis oporne na 
penicylinę pojawiły się już w 1949 r. [8]. Oporność bak-
terii S. epidermidis na penicylinę jest efektem wytwa-
rzania przez nie enzymu β-laktamazy, który katalizuje 
reakcję hydrolizy pierścienia β-laktamowego anty- 
biotyku. Gen kodujący β-laktamazę (blaZ) znajduje się 
na plazmidzie, co znacznie ułatwia jego transfer pomię-
dzy bakteriami. Obecnie ponad 90% izolatów szpital-
nych S. epidermidis produkuje β-laktamazy i wykazuje 
oporność na penicyliny [8].
Antybiotykami, które nie podlegają aktywności bak-
teryjnych penicylinaz są metycylina i oksacylina. Jednak 
obecnie od 75 do 95% izolatów szpitalnych S. epidermi­
dis wykazuje oporność także na te antybiotyki [14, 50, 
59], przewyższając pod tym względem nawet oporność 
bakterii S. aureus (od 40% do 60%) [59].
Oporność gronkowców na metycylinę jest warun-
kowana obecnością genu mecA, który znajduje się 
w obrębie kasety genetycznej SCCmec zlokalizowanej 
w chromosomie bakterii. Gen mecA koduje zmienione 
białko wiążące penicylinę PBP2a (lub PBP2’) (Penicillin 
Binding Protein 2a), które posiada obniżone powino-
wactwo do antybiotyków β-laktamowych [8]. Szczepy 
bakterii oporne na metycylinę wykazują krzyżową 
oporność z innymi antybiotykami β-laktamowymi 
(nawet jeśli w testach in vitro wykazują wrażliwość na 
niektóre z nich) [2]. Oznacza to, że metycylinooporne 
szczepy bakterii są oporne także na penicyliny, cefalo-
sporyny, karbapenemy i monobaktamy. Wyjątkiem są 
ceftobiprol oraz ceftarolina, antybiotyki z grupy cefalo-
sporyn V generacji, które wykazują aktywność przeciw 
szczepom metycylinoopornym [8].
Dotychczas zidentyfikowano 11 typów kaset SCC-
mec [40]. U S. epidermidis najczęściej (36%) występuje 
krótki element SCCmec typu IV [63]. Mały rozmiar 
kasety typu IV sprawia, że jest to element najbardziej 
mobilny i  może rozprzestrzeniać się wśród bakte-
rii nawet w środowisku pozaszpitalnym, gdzie nie są 
poddawane presji antybiotyków [4]. Wraz z kasetą 
SCCmec bakteriom przekazywany jest także gen mecA 
[63]. W konsekwencji może to prowadzić do nabywa-
nia oporności na metycylinę także przez pozaszpitalne 
szczepy bakterii.
Metycylinooporne szczepy bakterii gatunku S. epi­
dermidis (MRSE) stanowią rezerwuar genów mecA dla 
innych bakterii, w tym także szczepów bakterii gatunku 
S. aureus wrażliwych na metycylinę MSSA (Methicillin 
Susceptible S. aureus). Wskazuje na to wysoka homo-
logia (98%) sekwencji nukleotydów w kasetach gene-
tycznych SCCmec u metycylinoopornych szczepów 
bakterii gatunku S. epidermidis (MRSE) i S. aureus 
(MRSA) [32]. Obecnie uważa się, że oporność S. aureus 
na metycylinę jest efektem horyzontalnego transferu 
kaset genetycznych SCCmec z metycylinoopornych 
szczepów bakterii gatunku S. epidermidis [4].
Duże zróżnicowanie kaset SCCmec u  mety- 
cylinoopornych szczepów szpitalnych S. epidermidis 
HA-MRSE (Hospital-Associated Methicillin Resis- 
tant S. epidermidis) wskazuje na możliwość częstego 
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pozyskiwania i utraty tych ruchomych elementów 
genetycznych, co może przyczyniać się także do zwię- 
kszenia różnorodności genotypowej bakterii S. epi­
dermidis [63]. Znacznie mniejsze zróżnicowanie kaset 
SCCmec występuje wśród szczepów pozaszpitalnych 
CA-MRSE (Community-Associated Methicillin Resi-
stant S. epidermidis), u których wykryto obecność jedy-
nie kaset typu IV i V [63].
Około 85% metycylinoopornych izoltów S. epider­
midis wykazuje jednocześnie oporność na wiele innych 
antybiotyków MDRSE (Multidrug-Resistant S. epi der­
midis) [88].
Obecnie większość (ok. 90%) izolatów klinicznych 
S. epidermidis posiada gen mecA i wykazuje oporność 
na metycylinę/oksacylinę [14, 59]. Z  tego powodu 
w  szpitalach do leczenia zakażeń wywołanych przez 
szczepy MRSE jako leki pierwszego rzutu stosowane 
są glikopeptydy, w tym wankomycyna i teikoplanina. 
Koagulazo-ujemne gronkowce jako pierwsze wykształ-
ciły oporność na antybiotyki glikopeptydowe. Od końca 
lat 80 XX wieku obserwuje się ciągłe narastanie opor-
ności CNS, w tym także S. epidermidis, na te antybiotyki 
[9]. Obecnie bakterie S. epidermidis wykazują wyższy 
poziom oporności na teikoplaninę niż na wankomycynę 
[9]. Mechanizm oporności S. epidermidis na antybio- 
tyki glikopeptydowe pozostaje wciąż niewyjaśniony. 
Przypuszczalnie może wiązać się ze zwiększeniem 
grubości ściany komórkowej tych bakterii [9]. Obni-
żona wrażliwość bakterii na teikoplaninę może być 
wynikiem heterogennego fenotypu oporności szcze-
pów S. epidermidis, co może sugerować także predys-
pozycje bakterii do ich naturalnej oporności na ten 
antybiotyk [77]. Wykryto także heterogenny fenotyp 
oporności szczepów bakterii S. epidermidis na wanko-
mycynę [20]. Dotychczas nie stwierdzono u nich wyso-
kiego poziomu oporności na ten antybiotyk, natomiast 
notuje się wzrost oporności średniego poziomu [14]. 
Jednak większość szczepów S. epidermidis wciąż wyka-
zuje wrażliwość na ten antybiotyk [59, 90].
Szybko narasta także oporność S. epidermidis na flu-
orochinolony (np. ciprofloksacynę) [93]. Jest to grupa 
środków przeciwbakteryjnych stosowanych m.in. do 
leczenia sepsy oraz w zakażeniach okulistycznych 
[93]. Mechanizm działania fluorochinolonów polega 
na hamowaniu replikacji DNA w komórkach bakterii, 
poprzez hamowanie aktywności gyrazy i  topoizome-
razy IV, enzymów które biorą udział w replikacji DNA. 
Oporność S. epidermidis na te antybiotyki może wiązać 
się także z ich aktywnym usuwaniem z komórki bakterii 
(efflux) [17] lub z powstawaniem punktowych mutacji 
w rejonie QRDR (zawierającym geny gyrA, gyrB, parC 
i parE). Efektem tych mutacji jest zmiana docelowego 
miejsca wiązania antybiotyku [93]. Najwyższy oporno-
ści na fluorochinolony jest efektem mutacji w genach 
gyrA i parC [93].
Bakterie S. epidermidis wykazują także opor ność 
na erytromycynę [85] i klindamycynę [13]. Klindamy-
cyna jest antybiotykiem powszechnie stosowanym do 
leczenia zakażeń gronkowcowych, głównie u pacjentów 
z alergią na penicyliny oraz do leczenia zakażeń tka-
nek miękkich, wywołanych przez gronkowce, zarówno 
oporne jak i wrażliwe na metycylinę [30]. Mechanizm 
działania erytromycyny polega na jej wiązaniu z pod-
jednostką 50S rybosomu bakteryjnego i  hamowaniu 
syntezy białek. Oporność S. epidermidis na makrolidy 
(erytromycyna) i linkozamidy (klindamycyna) polega 
m.in. na modyfikacji podjednostki 23S rRNA przez 
metylotransferazę (kodowaną przez geny emr), czego 
efektem jest zmiana docelowego miejsca wiązania anty-
biotyku. Prowadzi to do krzyżowej oporności z linko-
zamidami i streptograminą, co nazwane jest fenotypem 
oporności MLSB (makrolidy, linkozamidy, streptogra-
minaB) [30, 85].
Izolaty szpitalne S. epidermidis wykazują także 
oporność na inne antybiotyki powszechnie stosowane 
w  zakażeniach gronkowcowych np. na gentamycynę 
(79%), trimetoprim/sulfmetoksazol (76%), rifampicynę 
(39%) [34] oraz tetracyklinę, chloramfenikol i  sulfo- 
namidy [63].
Niepokojącym zjawiskiem jest szybko narastająca 
oporność S. epidermidis na mupirocynę. Przyczyną 
tego zjawiska jest nadużywanie tego antybiotyku [8]. 
Mupirocyna ma zastosowanie do miejscowej dekolo-
nizacji szczepów MRSA i MRSE u pacjentów przygo-
towywanych do zabiegów chirurgicznych [6]. W Niem-
czech niski i wysoki stopień oporności na mupirocynę 
wykazuje odpowiednio 9,4% i 3,3% izolatów S. epider­
midis, w USA oporność na ten antybiotyk wykazuje aż 
24% izolatów gronkowców koagulazo-ujemnych [73], 
natomiast w Szwecji, gdzie antybiotyk ten jest ściśle 
zarezerwowany do przedoperacyjnej dekolonizacji, 
oporność wykazuje 1,6% izolatów S. epidermidis [75]. 
Geny oporności na mupirocynę (mupA) znajdują się na 
plazmidach, co ułatwia ich transfer pomiędzy bakte-
riami, także innych gatunków, m.in. S. aureus. Plazmidy 
te niosą równocześnie geny oporności na klindamy-
cynę, erytromycynę, lewoflo ksacynę i tetracyklinę [8].
Obecnie prawie wszystkie szczepy S. epidermidis po- 
zo stają wrażliwe na nowsze antybiotyki, takie jak dapto-
mycyna, tigecyklina, linezolid, dalbawacyna [66, 85].
Linezolid należy do grupy oksazolidynonów. Jest 
to nowa grupa syntetycznych antybiotyków hamują- 
cych syntezę białek w komórkach bakterii poprzez 
ich wiązanie z podjednostką 23S rRNA. Oporność na 
linezolid u gronkowców CNS występuje bardzo rzadko 
(< 1%) [26]. Znane są jednak przypadki wystąpienia 
ognisk epidemicznych szczepów S. epidermidis opor-
nych także na ten antybiotyk [83]. Mechanizm opor-
ności S. epidermidis na linezolid polega na powstawa- 
niu punktowych mutacji w genie kodującym podjed-
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nostkę 23S rRNA (G2576U, G2447U, U2504A, C2534U 
i G2631U), co ostatecznie prowadzi do utraty powino-
wactwa antybiotyku do rybosomów. Inne mechanizmy 
oporności polegają na powstawaniu mutacji w genach 
kodujących białka rybosomalne L4 i L22 lub na enzy-
matycznej modyfikacji podjednostki 23S rRNA przez 
metylazę, kodowaną przez gen cfr (chloramfenicol-flor-
fenicol resistance) [67].
Daptomycyna to lipopeptydowy antybiotyk sto-
sowany z powodzeniem w leczeniu ciężkich zakażeń 
skóry, zakażeń tkanek miękkich, bakteriemii czy zapa-
leniu wsierdzia, wywoływanych m.in. przez gronkowce 
oporne na metycylinę i wankomycynę [24, 58]. Dzia-
łanie antybiotyku polega m.in. na uszkadzaniu błony 
cytoplazmatycznej w komórkach bakterii [79]. Dotych-
czas doniesienia o oporności gronkowców na daptomy-
cynę dotyczą głównie bakterii S. aureus.
5. Epidemiologia i transmisja w środowisku
 szpitalnym
W ciągu ostatnich kilku dziesięcioleci szpitalne 
szczepy S. epidermidis, tworzące biofilm i  oporne na 
antybiotyki wyłoniły się jako jeden z  ważniejszych 
czynników etiologicznych zakażeń szpitalnych, jednak 
wciąż niewiele wiadomo na temat ich epidemiologii. 
Prowadzone dotychczas w środowisku szpitalnym 
badania epidemiologiczne skupiały się głównie na 
szczepach MRSA. Okazuje się, że obecnie w placów-
kach opieki medycznej nie mniejsze zagrożenie stano-
wią szczepy MRSE i MDRSE [86]. Rezerwuarem tych 
bakterii w środowisku szpitalnym są pacjenci, personel 
medyczny a także środowisko szpitalne [86].
Wielu pracowników (od 30% do 89%) placówek 
opieki medycznej jest nosicielami szpitalnych genoty-
pów HA-MRSE [23, 86]. Bakterie te wykrywano głów-
nie w jamie nosowej oraz na rękach personelu medycz-
nego [87]. Pracownicy, którzy są nosicielami tych 
bakterii stanowią źródło zakażenia dla pacjentów [60]. 
Ręce personelu medycznego są głównym wektorem 
transmisji opornych na antybiotyki szpitalnych szcze-
pów bakterii [36]. Mogą na to wskazywać przeprowa-
dzone analizy genetyczne (16S rRNA, mecA, icaA) oraz 
analizy fenotypów oporności bakterii na antybiotyki. 
Badania te ujawniły, że 90% izolatów bakterii, które były 
odpowiedzialne za zakażenia krwi u noworodków, było 
blisko spokrewnionych z izolatami bakterii pobranych 
z rąk personelu oddziałów intensywnej terapii nowo-
rodków (OITN) [36]. Transmisja bakterii przez ręce 
personelu medycznego jest przyczyną krzyżowych 
zakażeń szpitalnych [36].
W oddziałach intensywnej terapii ponad 90% róż-
nych powierzchni (np. sprzętu medycznego, ścian, pod-
łóg, drzwi itp.) oraz 93% powierzchni mebli szpitalnych 
może być skontaminowana przez szpitalne szczepy bak-
terii, które występują tam głównie w formie biofilmu 
[38]. Kontaminacja środowiska, przez szpitalne szczepy 
bakterii przyczynia się w dużym stopniu do kolonizacji 
pacjentów przez te bakterie [38, 41]. Jednym z czynni-
ków ryzyka kolonizacji pacjentów tymi patogennymi 
szczepami bakterii jest przedłużająca się hospitalizacja 
pacjenta [86]. Pacjenci już po trzech dniach od przy-
jęcia na oddział mogą być kolonizowani opornymi na 
antybiotyki szpitalnymi szczepami bak terii, np. MRSE 
[86]. Istotnym czynnikiem, który pozwala minima-
lizować ryzyko kolonizacji pacjentów przez szpi- 
talne szczepy bakterii i ryzyko zakażeń szpitalnych 
jest skrócenie czasu pobytu pacjentów na oddziale, np. 
przed planowaną operacją [86].
Obserwowane jest ciągłe przemieszczanie wielo opor-
nych szczepów bakterii gatunku S. epidermidis pomiędzy 
szpitalami i jednostkami medycznymi na całym świecie 
[56, 91]. Do tej transmisji najczęściej dochodzi przez 
przemieszczanie pacjentów skolonizowanych tymi bak-
teriami [22, 56, 91].
Niepokojące doniesienia z całego świata na temat 
wzrostu znaczenia bakterii S. epidermidis w  zakaże-
niach szpitalnych oraz ich narastającej oporności na 
antybiotyki podkreślają pilną potrzebę wdrożenia 
skutecznych programów zapobiegania i kontroli roz-
przestrzeniania tych mikroorganizmów. Pozwoli to na 
zminimalizowanie transmisji szczepów wytwarzających 
biofilm i opornych na antybiotyki.
5.1. Metody genotypowania
Pojawienie się w środowisku szpitalnym szczepów 
S. epidermidis wytwarzających biofilm i  opornych na 
antybiotyki stwarza zagrożenie dla pacjentów i pracow-
ników oraz problemy dla placówki medycznej. Z tego 
względu istotna jest możliwość kontroli występowania 
i rozprzestrzeniania się tych szczepów bakterii w szpi-
talu, pomiędzy szpitalami i innymi jednostkami opieki 
medycznej we wszystkich rejonach świata [22, 91].
Do badania różnorodności geneotypowej S. epider­
midis oraz dróg ich transmisji, wykorzystuje się różne 
metody genotypowania, są to m.in.: RFLP (Restriction 
Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random 
Amplified Polymorphic DNA), rep-PCR (Repetitive 
Sequence-Based PCR), MLVA (Multilocus Variable 
Analysis) [53]. Jednak za „złoty standard”, a zarazem 
metodę o najwyższej sile dyskryminacji uznaje się obec-
nie metodę PFGE – elektroforeza pulsacyjna w zmien-
nym polu elektrycznym (Pulsed-Field Gel Electro-
phoresis), która jest oparta na analizie polimorfizmu 
długości fragmentów restrykcyjnych genomowego 
DNA bakterii. Pozwala na wykrywanie zmian zacho-
dzących w genomie bakterii, takich jak insercje, dele-
cje i rearanżacje [53]. Metoda ta umożliwia wykrycie 
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powiązań klonalnych między izolatami S. epidermidis 
i jest szczególnie przydatna do badań epidemiologicz-
nych obejmujących krótki okres czasu, np. podczas epi-
demii szpitalnej [50, 53].
Do badań długookresowych najczęściej obecnie sto-
suje się metodę MLST (Multilocus Sequence Typing) 
[1], która umożliwia określenie relacji filogenetycznych 
bakterii. Metoda ta opiera się na analizie mutacji punk-
towych w sekwencji nukleotydowej konserwatywnych 
fragmentów DNA, siedmiu genów metabolizmu pod-
stawowego (w których zmienność zachodzi najwolniej), 
tzw. „housekeeping genes” [80]. Określone warianty 
sekwencji nukleotydów amplifikowanego genu składają 
się na typ sekwencyjny ST (Sequence Type). Szczepy 
spokrewnione ewolucyjnie, o nieznacznie zróżnico- 
wanych typach ST, tworzą kompleksy klonalne CC 
(Clonal Complexes). Typowanie MLST pozwala na 
ocenę pokrewieństwa klonalnego, badanie rozprze-
strzeniania klonów bakteryjnych, określenie zasięgu 
ich występowania oraz na badania długoterminowej 
zmienności bakterii [54, 80].
6. Zakażenia wywoływane przez S. epidermidis
6.1. Zakażenia łożyska naczyniowego
Zakażenie łożyska naczyniowego BSI (Bloodstream 
Infection) jest jedną z najcięższych postaci zakażeń 
występujących u pacjentów hospitalizowanych i wiąże 
się z ich wysoką śmiertelnością [7]. Większość (81%) 
przypadków bakteriemii ma związek z pobytem pa- 
cjenta w szpitalu lub z inną formą opieki medycznej 
[65]. Najwyższy odsetek zakażeń BSI notowany jest na 
oddziałach intensywnej opieki medycznej oraz oddzia-
łach transplantologii [65]. Liczba tych zakażeń wciąż 
rośnie, co jest związane ze wzrostem częstości stosowa-
nia inwazyjnych technik leczniczych i diagnostycznych 
[3, 7, 74]. Bakteriemia może prowadzić do sepsy, która 
wiąże się z ciężkim stanem klinicznym pacjenta. U nie-
których pacjentów może przechodzić w postać ciężką, 
związaną z wysoką śmiertelnością, sięgającą nawet do 
50%, a nawet we wstrząs septyczny [44].
Głównym czynnikiem ryzyka zakażeń łożyska naczy- 
niowego wywoływanych przez S. epidermidis jest sto-
sowanie obwodowych i centralnych cewników naczy-
niowych [51, 65]. Cewniki naczyniowe są obecnie 
nieodzownym elementem procedur leczniczych i diag-
nostycznych. Umożliwiają podawanie leków, transfu-
zję krwi, żywienie pozajelitowe, uzupełnianie płynów 
i elektrolitów a także wykonywanie badań diagnostycz-
nych czy hemodializę. Ryzyko zakażenia wzrasta wraz 
z czasem utrzymania cewnika w łożysku naczyniowym 
[39]. Bakterie S. epidermidis i inne CNS są wiodącym 
czynnikiem zakażeń krwi związanych z obecnością 
cewników naczyniowych. Ma to związek z tworzeniem 
przez te bakterie biofilmu na powierzchniach cewnika. 
Obecność biofilmu wykrywano na powierzchniach 
wewnętrznych i zewnętrznych od 8% do 40% cewników 
naczyniowych usuwanych z organizmu pacjentów [74].
Bakterie S. epidermidis mogą być także przyczyną po- 
wik łań związanych z zastosowaniem cewników naczy-
niowych, m.in.: zakażeń w miejscu wkłucia, powsta-
wania ropni, zakrzepowego zapalenia żył czy zapalenia 
wsierdzia [51].
6.2. Sepsa noworodków
Bakterie S. epidermidis oraz inne CNS, są wiodącymi 
czynnikami etiologicznymi późnej sepsy u noworod-
ków LOS (Late-Onset Sepsis), która manifestuje się po 
72 godzinach życia noworodków i jest jedną z głównych 
przyczyn ich śmierci. Ryzyko wystąpienia sepsy jest naj-
wyższe u  noworodków o niskiej masie urodzeniowej 
(poniżej 1500 g) i dotyczy ok. 25% spośród nich [10, 68].
Głównym czynnikiem ryzyka wystąpienia u nowo-
rodków bakteriemii o etiologii S. epidermidis jest sto-
sowanie centralnych cewników naczyniowych, które są 
niezbędne do dostarczenia do organizmów tych dzieci 
składników odżywczych, płynów i leków. Szczegól-
nie wysokie ryzyko zakażeń stwarzają także cewniki 
pępowinowe, z uwagi na występowanie bakterii S. epi­
dermidis w  kikucie pępka. Utrzymywanie cewników 
pępowinowych i żylnych ponad 5 dni zwiększa ryzyko 
wystąpienia sepsy wywołanej przez CNS odpowiednio 
o 21 i 16 razy [39].
6.3. Infekcyjne zapalenie wsierdzia 
Bakterie S. epidermidis wraz z innymi CNS (ok. 
8%) są coraz częściej przyczyną infekcyjnego zapalenia 
wsierdzia (infective endocarditis). Jest to choroba, która 
dotyczy głównie osób w starszym wieku, ale także osób 
poddawanych inwazyjnym procedurom medycznym, 
związanym z wszczepieniem sztucznej protezy zastaw-
kowej, czy stymulatora serca. Może także być wynikiem 
zakażeń naturalnych zastawek serca [15].
Zapadalność na infekcyjne zapalenie wsierdzia jest 
stosunkowo niska, wynosi od 1,5 do 4,95 przypadków 
na 100 000  osób na rok, jednak wiąże się z  wysoką 
śmiertelnością tych pacjentów (od 14 do 46%) [47].
Przebieg kliniczny zakażeń wywołanych przez CNS 
jest ciężki i często prowadzi do zniszczenia własnych 
zastawek serca pacjenta, powstawania ropni mięśnia 
sercowego, niewydolności serca i śmierci pacjenta 
(25%). Zakażenia te wymagają częściej interwencji chi-
rurgicznej (60%) w porównaniu z zakażeniami wywo-
łanymi przez S. aureus [15].
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6.4. Zakażenia implantów ortopedycznych
Bakterie S. aureus i S. epidermidis są odpowiedzialne 
za większość (75%) zakażeń implantów ortopedycznych 
PJI (Prothetic Joint Infection). Zakażenia PJI mają zwią-
zek z tworzniem przez bakterie biofilmu na powierzch-
niach implantów [57].
Implanty ortopedyczne poprawiają jakość życia 
i przy wracają funkcje życiowe pacjentom cierpiącym 
z  powodu chorób stawów, chorób kości lub złamań. 
Coraz więcej ludzi na całym świecie korzysta z zabiegów 
rekonstrukcji stawu biodrowego, kolanowego czy innych 
zabiegów, w których wykorzystywane są implanty orto-
pedyczne. Zakażenia związane z wszczepieniem implan-
tów ortopedycznych należą do najczęściej występujących 
powikłań w ortopedii. Mogą prowadzić do septycznego 
zapalenia stawów, zapalenia szpiku kostnego, a w efekcie 
do niszczenia stawów i kości [70].
Zakażenia PJI generują wysokie koszty związane 
z  ich leczeniem. Oszacowano, że w USA na operacje 
rewizyjne wydaje się ponad 566 mln. dolarów rocznie 
[45]. Ze względu na wzrost częstości wykonywanych 
zabiegów alloplastyki stawów w nieodległym czasie 
zakażenia implantów ortopedycznych mogą stać się 
ogromnym problemem nie tylko dla pacjentów, ale 
także dla placówek opieki medycznej.
6.5. Zakażenia w okulistyce
Bakterie S. epidermidis są jednym z najważniejszych 
czynników etiologicznych pooperacyjnych zakażeń 
wnętrza gałki ocznej (endophtalmitis) [55, 62]. Zaka-
żenia te są często występującym powikłaniem m.in. 
po operacji zaćmy z wszczepieniem sztucznych socze-
wek oka [52].
U noworodków zapalenie wnętrza gałki ocznej 
może być zakażeniem wtórnym, którego pierwotnym 
źródłem jest bakteriemia o etiologii S. epidermidis [69].
6.6. Zakażenia dróg moczowych
Zakażenia dróg moczowych UTI (Urinary Tract 
Infection) są jedną z najczęściej występujących postaci 
klinicznych zakażeń szpitalnych [25]. Spośród CNS 
głównym czynnikiem zakażeń dróg moczowych jest 
S. saprophyticus (64%) [37]. Inne CNS, w tym także 
S. epidermidis rzadziej są przyczyną tego typu zakażeń 
(35%) [84].
Znaczenie S. epidermidis, jako czynnika etio logicz-
nego zakażeń dróg moczowych wzrasta u  pacjentów 
z założonym cewnikiem moczowym CA-UTI (Catheter 
Associated Urinary Tract Infection) [18]. Oszacowano, 
że od 70% do 80% wszystkich przypad ków zakażeń 
układu moczowego jest związana z obecnością cewnika 
w drogach moczowych pacjenta, a ryzyko wystąpienia 
zakażenia wrasta wraz z czasem jego utrzymania [76]. 
Zakażenia CA-UTI podnoszą ryzyko zgonu pacjentów 
o 12% [72].
W zakażeniach odcewnikowych biorą udział głów-
nie szczepy bakterii tworzące biofilm. Bakterie S. epi­
dermidis są częściej odpowiedzialne za zakażenia CA-
-UTI (74%) niż S. aureus (26%) [18].
Bakterie S. epidermidis mogą tworzyć biofilm także 
na powierzchni pęcherza moczowego. Wskazują na 
to eksperymenty prowadzone na myszach. Jednak 
kinetyka tworzenia biofilmu przez S. epidermidis jest 
znacznie niższa w porównaniu do kinetyki biofilmów 
tworzonych przez E. coli lub S. sap rophyticus [49].
7. Markery genetyczne szczepów szpitalnych
Większość dodatnich wyników hodowli i posiewów 
krwi uzys kiwanych w laboratoriach diagnostycznych 
jest efektem kontaminacji próbek krwi przez bakterie 
S. epidermidis i inne CNS [3, 65]. Dużym problemem 
diagnostycznym wciąż pozostaje szybkie odróżnienie 
zakażenia krwi od kontaminacji próbki krwi wywoła-
nymi przez te bakterie [87].
Według definicji zakażenia łożyska naczyniowego 
BSI (Blood Stream Infection) (laboratoryjnie potwier-
dzone zakażenie łożyska naczyniowego), opracowanej 
przez ECDC, rozpoznanie takiego zakażenia wywoła-
nego przez mikroorganizmy CNS (wchodzące w skład 
mikrobioty skóry) może nastąpić między innymi na 
podstawie dwóch dodatnich posiewów krwi. W przy-
padku gdy zakażenie łożyska naczyniowego jest zwią-
zane z obecnością cewnika naczyniowego definicja 
wskazuje, że ten sam drobnoustrój powinien być wyizo-
lowany również z końcówki cewnika naczyniowego 
(a objawy zakażenia powinny ustąpić w ciągu 48 godzin 
od usunięcia cewnika naczyniowego) [61].
Zakażenia krwi są ciężką postacią zakażeń u pacjen-
tów hospitalizowanych i wymagają natychmiastowego 
włączenia do terapii antybiotyków. Tradycyjne metody 
diagnostyczne powszechnie stosowane w laboratoriach 
bakteriologicznych, takie jak hodowle krwi i posiewy 
są długotrwałe, dlatego wciąż poszukiwane są metody, 
które umożliwiłyby szybkie odróżnienie kontaminacji 
próbek krwi od bakteriemii wywołanej przez S. epider­
midis czy inne CNS. Obecnie w tym celu najczęściej 
wykorzystuje się markery genetyczne [82].
Markerami genetycznymi, które mogą wskazywać 
na obecność patogennych szczepów S. epidermidis są: 
gen mecA (warunkuje oporność bakterii na metycy-
linę), gen icaA (wchodzi w skład operonu icaADBC, 
odpowiedzialnego za kodowanie egzopolisacharydu 
PIA, występuje u szczepów bakterii wytwarzających 
356 BEATA PODGÓRSKA, DANUTA KĘDZIA
biofilm) [28, 29], elementy IS256 (mobilne elementy 
genetyczne występujące w wielu kopiach w  genomie 
patogennych szczepów szpitalnych) [43], gen sesD (bhp) 
(koduje białko powierzchniowe Ses, które jest adhezyną 
i bierze udział w adhezji i formowaniu biofilmu) [78]. 
Natomiast markerami szczepów komensalnych mogą 
być np.: gen fdh (koduje dehydrogenazę mrówczanową) 
[16] oraz element ACME (Arginine Catabolic Mobile 
Element) (mobilny element genetyczny, w obrębie 
którego znajdują się geny kodujące enzym zaangażo-
wany w katabolizm argininy) [16, 23, 82]. Rzadziej 
wykorzystywaną metodą z  powodu niskiej siły dys-
kryminacji jest badanie wytwarzania biofilmu przez 
wyizolowane szczepy bakterii S. epidermidis [29].
Obiecującą propozycją jest test opracowany przez 
Tolo i  wsp. [82], który oparty jest na polimorfizmie 
pojedynczego nukleotydu w rozpatrywanych sześciu 
klastrach genetycznych. Według autorów test pozwala 
na określenie szpitalnego bądź pozaszpitalnego źródła 
pochodzenia izolatu z trafnością 80% oraz określenia 
zakażenia czy kontaminacji z trafnością 45%. Wyniki są 
porównywalne do uzyskiwanych dzięki łącznemu testo-
waniu pięciu markerów genetycznych: icaA, IS256, sesD 
(bhp), mecA i ACME [82].
8. Podsumowanie
Bakterie S. epidermidis są obecnie jednym z ważniej-
szych czynników etiologicznych zakażeń szpitalnych. 
Patogenne szpitalne szczepy S. epidermidis wytwarzają 
biofilm oraz wykazują oporność na wiele antybiotyków.
Biorąc pod uwagę dużą zmienność genetyczną tych 
bakterii, ich oporność na antybiotyki, doskonałe przy-
stosowanie do środowiska szpitalnego oraz łatwość 
rozprzestrzeniania można spodziewać się, że potencjał 
S. epidermidis jako mikroorganizmu odpowiedzialnego 
za wywoływanie zakażeń szpitalnych nie jest wyczer-
pany. Aby przeciwdziałać dalszej ewolucji S. epider­
midis w tym niekorzystnym kierunku, należy dołożyć 
wszelkich starań by zapobiec narastaniu oporności na 
antybiotyki i rozprzestrzenianiu patogennych szczepów 
szpitalnych.
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